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صفات وزن هاي عمده شناسایی ژن
یک لاین تجاري گوشتی با استفاده از روش تفرق بیزيدر هفتگیششو گیروزیک
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27/12/93یخ پذیرش: تار16/6/93تاریخ دریافت: 

چکیده
ترین روش آماري به عنوان قويیک لاین تجاري گوشتی از روش بیزيدر هاي عمده به منظور ردیابی ژنپژوهش حاضردر 

این روزگییکوزن نسل صفت 14و هفتگیششنسل صفت وزن 35هاي مربوط به . دادهشدهاي عمده استفاده در ردیابی ژن
تفرق ژن عمده نتایج مطالعه حاضر.ندمورد آنالیز قرار گرفتiBayافزار با استفاده از نرمبعد از ویرایش اولیهشتیلاین تجاري گو

در مقایسه با اثر ژنیپلیاثرات بخش روزگییکوزن . در مورد صفتنمودتأییدرابراي هر دو صفت اقتصادي مورد بررسی 
قابل اثرات ژنتیکی مادري از روزگییکصفت وزن تربیشپذیري تأثیریه ین امر با توجه که اتر بودکنندهژن عمده تعیینجایگاه

که تر بودکنندهتعیینژنیپلیبخش ژن عمده در مقایسه با اثرات اثرهفتگیششدر مورد صفت وزن باشد.توجیه می
وزن تفرق ژن عمده براي دو صفت تأییدد.این صفت از اثرات ژنتیکی مستقیم باشتربیشپذیري تأثیرتواند ناشی ازمی
هاي عمده با استفاده از اطمینان خاطري در ردیابی ژن، نتایج آنالیز تفرق بیزيبا توجه به هفتگیششو وزن روزگییک

هاي آزمایشگاهی خواهد بود.روش

لاین تجاري گوشتی،آنالیز تفرق بیزي، ژن عمدهکلیدي:هاي واژه

مقدمه
بودنمؤثریه ري اصلاح دام کلاسیک، بر مبناي فرضتئو

کمی اثر در بروز فنوتیپ یک صفت تعداد زیادي ژن کوچک
لیکن ،موفق بوده استسنتیدر اصلاح دام و گیاههمواره 

این که استدر حیوانات اهلی یافت شدهنیز اثربزرگهايژن
ت هاي صفاهاي عمده یا جایگاهها به جایگاهقبیل جایگاه

اي از ژنوم ناحیهQTL). در واقع یک 4(معروف هستند1کمی
داشتن .)5(است که عامل تنوع در صفت کمی مورد نظر است

تواند باعث بهبود هاي عمده میاطلاعات در مورد ژن
هاي اصلاحی و افزایش قدرت فهم بیولوژي صفات شودبرنامه

يهاگرنشانروش هاي مولکولی (. با استفاده از )12(
هاي عمده را جایگاه ژنبه طور دقیقتوانمی) مولکولی

اما با توجه به هزینه و زمان مورد نیاز براي ،مشخص کرد
هاي آماري مانند ز روشتوان ابتدا اها میانجام این روش

تفرق پیچیده ، آنالیز نماییدرستها، حداکثر فنوتیپتوزیع کل
راوانی و اثرات ي شناسایی و تخمین فو روش مدل مختلط برا

هاي بیان شده آنالیز هاي عمده استفاده کرد. از بین روشژن
هاي عمده ترین روش شناسایی ژنتفرق به عنوان قوي

ها ي اطلاعات مربوط به دادههمه، چرا کهمعرفی شده است
این ).19،18،14(گیرنددر این آنالیز مورد استفاده قرار می

ده بدون استفاده از عمترین روش کشف ژنروش دقیق
و الستوناز سويباشد که اولین بار ي میگرنشاناطلاعات 
احتمالات انتقالاین روشاساس ) پیشنهاد شد.6(استیوارت

با )13(و مکلینها این روش توسط مورتونباشد و بعدمی
ءعمده، جزجایگاهکه شامل اثرات یک مدل مختلط

ود، توسعه داده شد. ژنیک، محیط مشترك و تصادفی بپلی
ها براي یک داده2نماییدرستاصولا در هر دو روش فوق، 

هاي دیگر حداکثر مدل ژنتیکی معین، در مقایسه با مدل
که روش بیزین نیازمند محاسبات نظر به این).9(شودمی

پیچیده (انتگرال) و زمان زیاد براي این محاسبات عددي بود 
ي توسعه، لیکندبوپذیر ناستفاده از آن امکاندر گذشته

گیري گیبس و ...) راه حلی (مثل نمونهMCMCهاي تکنیک
ي ناممکن بودن به واسطهرا براي مشکلاتی که قبلاً

در .)3(ها وجود داشت ارائه کردي این انتگرالمحاسبه
جهت )17سزي لوسکی و همکاران (از سوياي که مطالعه

ي مرغ بر صفات تولیدي دو سویهمؤثرهاي بررسی تفرق ژن
و نیوهمشایر با استفاده از روش آنالیز شامل لگهورنگذار تخم
اي هاي پسین حاشیهبیزي انجام شد، تخمین میانگینتفرق
با 4هاي یک جایگاه بدنیو پارامتر3هاي واریانسمؤلفه

ي گیبس انجام شد که نتایج این مطالعه گیراستفاده از نمونه
وزن ژنیک را براي صفات پلیي مختلط وتوارث ژن عمده

در و سن بلوغ جنسی در هر دو سویه را نشان داد. بدن
بر صفات مؤثري هاي عمدهژنگرانپژوهشي این مطالعه

ي یک سوم از کنندهتوصیفو سن بلوغ جنسی وزن بدن
ژنیک براي پذیري پلیواریانس ژنتیکی بودند. میزان وراثت

لگهورني براي سویهو سن بلوغ جنسی وزن بدنصفات 
24/0و 25/0نیوهمشایري و براي سویه25/0و 32/0

علیجانی و همکاران از سوياي که تخمین زده شد. در مطالعه
هاي عمده در روي صفات سن بلوغ نبه منظور ردیابی ژ)2(

وزن بدن در آخر هفته هشتم و آخر هفته دوازدهم به و جنسی
ط هاي مازندران و آذربایجان غربی، متوسترتیب در جمعیت

با استفاده از روش تولیدي مرغ مرغ و تعداد تخموزن تخم
آنالیز تفرق بیزي انجام شد تفرق ژن عمده براي هر چهار 

در مطالعه این شد.تأییدصفت اقتصادي جمعیت مازندران 
1- Quantitative Trait Loci (QTL) 2- Likelihood 3- Marginal Posterior Mean 4- Autosomal

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشهاي تولیدات دامی
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172.......... ...................................................................یک لاین تجاري گوشتی با استفاده از در هفتگیششو گیروزیکصفات وزن هاي عمده شناسایی ژن

براي تنها در مورد جمعیت آذربایجان غربی گرانپژوهش
شد، در تأییدتخم مرغ تفرق ژن عمده صفت متوسط وزن

ت بخش اثرامورد صفت وزن بدن در جمعیت مازندران 
تر بود.کنندهژنی در مقایسه با اثر ژنگاه ژن عمده تعیینپلی

مورد بررسی در این مطالعه از نظر تفرقتجاري تاکنون لاین 
واقع مطالعه مورد بررسی و ژن عمده با استفاده از روش بیزي

بررسی تفرق ژن ي حاضر هدف از مطالعهلذا نشده است. 
و گی روزیکسنینت وزن بدن دراعمده براي صف

با استفاده از مورد بررسیلاین تجاري گوشتیهفتگیشش
.بودروش آنالیز تفرق بیزي 

هامواد و روش
هاساختار داده

از اطلاعات مربوط به صفات وزن در این تحقیق 
یک Bو Aخطوط پدري هفتگیششوزن گی و روزیک

این پرندگان در انتخاب. لاین تجاري گوشتی استفاده شد
بر صفات وزن تربیشخطوط پدري، تأکید براي ایجاد لاین 

بدن، ضریب تبدیل غذا، وزن و عرض سینه در سن 
بر تعداد تربیشو در خطوط مادري تأکید هفتگیشش
هفته اول تولید 12هاي حاصل از هر پرنده در طی جوجه
)، سن بلوغ جنسی و میانگین وزن 39تا 28هاي (هفته

ها. در فایل دادههفتگی است32و 31مرغ در سنین متخ
پرنده وجود داشت که تمام حیوانات براي صفت وزن 125323

نسل داراي رکورد بودند این در حالی 35در طی هفتگیشش
پرنده 7450فقطگی تعداد روزیکاست که براي صفت وزن 

. لازمبودندرکورد داراي ) 35تا 22نسل (از نسل 14در طی 
هاي ردیابی ژن عمده با توجه به حساسیت روشاست به ذکر 

- هاي دورافتاده با روش باکسها، ابتدا دادهبه توزیع داده
ها با از یک درصد دادهترکمبدین ترتیب.حذف شدند1پلات

Excel ،Visualهاي افزاراز نرمسپس این روش حذف شدند. 
FoxPro 9(نسخه(وSAS نسخه)یش،) براي ویرا9

ها استفاده شد.سازي و تجزیه و تحلیل آماري دادهآماده
آنالیز تفرق بیزینمدل آماري و 

ردیابی ژن عمده با روش تفرق بیزي با استفاده از تکنیک 
) iBay)10افزاري ي نرمبستهيوسیلهبهگیري گیبس نمونه

دور، 500000ي گیبس گیرنمونهتعداد کل دورهاي .انجام شد
در نظر گرفته 50ي گیرنمونهو فاصله 42000گیري قلقدور

از مدل شد. براي توصیف مشاهدات فنوتیپی براي هر صفت
:شرح ذیل استفاده شدبه توارث مختلط

eZWmZuXy) 1رابطه (  
برابر با بردار : برابر با بردار مشاهدات، : yدر این مدل، 
کشی(شامل اثر ترکیبی نوبت جوجهژنتیکیاثرات ثابت غیر

ماتریس ضرایب :Xبوده، ماتریسنسل و اثر جنسیت)
ماتریس:Zو yدهنده اثرات ثابت به مشاهدات در بردار ارتباط

ضرایب اثرات تصادفی بوده که ارتباط دهنده اثرات ژنتیکی 
)uر بردار مشاهدات موجود د) بهyباشد. اثرات ژنتیکی در می

و اثر ژن یا uژنی در بردار این مدل به دو بخش اثرات پلی

نیز دربرگیرنده eشود. بردار تقسیم میWmهاي عمده در ژن
یک Wشود. ماتریس مدل توضیح داده نمیاباثراتی است که 

فر و یک هاي صستونی (یا چهارستونی) با درایهماتریس سه
باشد. در هر ژنوتیپ حیوانات میيدهندهشد که نشانبامی

باشد که این ماتریس تنها یک عدد برابر با یک میازردیف
,m'=(a, dباشد. بردار (دهنده ژنوتیپ حیوانات مینشان -a

نیز به ترتیب dو aهاي ژنوتیپی بوده و دربرگیرنده ارزش
ژن عمده دهنده اثرات افزایشی و غالبیت در ژنگاه نشان

پارامترهایی که باید مدل توارث مختلطدر روشباشد.می
شاملشوندبرآورد  22 ,,,,,,, eu edapSu   است

ي بردار اثرات ثابت دهندهترتیب از سمت چپ نشانه که ب
ژنی، اثر ژنی، واریانس پلیاثرات ژنتیکی پلیغیرژنتیکی، بردار

در ژنگاه ژن فراوانی آلل مطلوبهاي عمده،ژن یا ژنگاه
اثرات افزایشی و غالبیت در ژنگاه ژن عمده و واریانس عمده،

براي در استفاده از رویکرد بیزيباشند.مانده میاثرات باقی
هاي هاي ناشناخته نیاز به استفاده از توزیعبرآورد پارامتر

دامنه توزیع پیشین براي که در این مطالعه، باشدمیپیشین 
a)مدهاثرات ثابت و ژن ع & d) یکسان و معین روي

),( ژنیک و براي واریانس اثر پلی),( 2
uAON 

~u کهAماندهماتریس وابستگی و واریانس باقی
),( 2

eION ~e است کهIهاي مؤلفهاتریس واحد و براي م
)0,(از ايدر دامنه2یکنواختتوزیع واریانس   و براي

با استفاده از استفاده شد.) 1،0(هاي آللی در دامنهفراوانی
افزار به طور مستقیم واریانس و هاي حاصله از نرمپارامتر
ژنیک عمده و پلیژن هايجایگاهپذیري مربوط بهوراثت

(واریانس افزایش براي محاسبه واریانس کلیمحاسبه شدند. 
).7شد (استفادهفرمول زیر و غالبیت) ژن عمده

استنباط آماري در مورد تفرق یا عدم تفرق ژن عمده براي 
چگالی ناحیهبالاتریندو صفت اقتصادي بر مبناي تشکیل

HPDR(%295پسین ژنتیکی ژنگاه ژن براي واریانس )95%
هاي بدین صورت که با استفاده از نمونهعمده صورت گرفت، 

گیبس تولید شده براي واریانس ژنگاه ژن عمده به وسیله 
هاي تغییر میانگین داده و روش هیستوگرامiBayافزار نرم

چه اگر چنان.شدچگالی این پارامتر محاسبه )16شده اسکات (
HPDR95ژن عمده، مقدار کی ژنگاه% براي واریانس ژنتی

شد در این صورت تفرق ژن عمده براي صفت صفر را شامل ن
، و در غیر این صورت تفرق ژن عمده براي آن تأییدمربوطه 

د.شومیتأییدکی ژنیپلیو مدل صرفاً صفت رد شده

و بحثنتایج
و روزگییکوزن هاي توصیفی مربوط به صفات آماره

1در جدول مورد نظر تجاري گوشتی لاینهفتگیششوزن 
.شده استارائه 

1- Box-plot 2- Uniform
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یک لاین تجاري گوشتیدرهفتگیششو وزن روزگییکبدن در هاي توصیفی براي وزن آماره- 1جدول
Table 1. Descriptive statistics for body weight at birth day (BW) and at six weeks of age (BW6) in a commercial

broiler line
ضریب تغییرات(گرم)ینترکم(گرم)ینتربیش(گرم)انحراف معیار(گرم)میانگینتعداد رکوردصفت

BW7441931/42137/45828636/9
BW6125082788/1721054/255949/2486627/956813/14

BW روزگییک: وزنBW6 هفتگیشش: وزن

اي براي هاي پسین حاشیهخصوصیات مربوط به توزیع
هاي مدل توارث مختلط و صفات مربوطه در پارامتر
میانگین، انحراف 2. در جدولآورده شد3و 2هاي جدول

هاي پسین معیار، نواحی بالاترین چگالی پسین توزیع
مانده، واریانس % براي واریانس باقی95اي در سطح حاشیه

(واریانس افزایشی + ژنیک، کل واریانس ژن عمدهلیپ
هاي واریانسی نشان داده شده است. غالبیت) و نسبت

افزار ي مستقیم نرمنتیجه2هاي گزارش شده در جدول پارامتر
iBayمشخص است 2طور که در جدولباشد. همانمی

HPDR95 براي واریانس ژنتیکی ژنگاه ژن عمده براي هر %
صفر را شامل نشده است بنابراین تفرق ژن قدار دو صفت م

هفتگی روزگی و وزن ششعمده  براي هر دو صفت وزن یک
مشخص است در مورد 3شود. همانطور که از جدول تأیید می

روزگی درلاین گوشتی مورد نظر اثرات بخش صفت وزن یک
تر کنندهژنی در مقایسه با اثر ژنگاه ژن عمده تعیینپلی
در مقایسه با 47/0ژنی پذیري پلی(وراثتباشد می

براي ژنگاه ژن عمده). در مورد صفت وزن 32/0پذیري وراثت
هفتگی درلاین گوشتی مورد نظر اثر ژنگاه ژن عمده در شش

باشد (وراثت تر میژنی تعیین کنندهمقایسه با اثرات بخش پلی
در مقایسه با وراثت پذیري 56/0پذیري ژنگاه ژن عمده 

براي بخش پلی ژن). این قضیه، با توجه به اینکه وزن 07/0
)و 15شود ( هفتگی وزنی است که در آن رشد کامل میشش

تر تابع اثرات ژنتیکی مستقیم بوده و پرنده در این سن بیش
تر قابل توجیه روي آن مؤثر است، بیشتر اثرات مادري کم

تر ی بیشروزگمی باشد. این در حالی است که صفت وزن یک
) و به همین دلیل نیز اثرات 8تابع اثرات ژنتیکی مادري بوده (

بخش پلی ژن در مقایسه با اثر ژنگاه ژن عمده در این صفت 
اي براي هاي پسین حاشیهباشد. توزیعگذار میتر تأثیربیش

ژنی براي صفات واریانس ژنتیکی ژنگاه عمده و اثرات پلی
نیز 1همانطور که در شکل . نشان داده شد1مدنظر در شکل 

% براي واریانس ژنتیکی HPDR95مشخص است ناحیه 
ژنی دربرگیرنده مقدار ژنگاه ژن عمده و همینطور واریانس پلی

شود که براي صفات صفر نمی باشد. لذا چنین استنباط می
دار است و به عبارتی مدل توارث مربوطه تفرق ژن عمده معنی

هاي دیگر بهتري در مقایسه با مدلبرازش MIMمختلط یا 
دهند که تفرق ژن عمده براي ها نشان میدارد. این شکل

طور که در جدول همان). 11باشد (دار میصفات مربوطه معنی
روزگی آورده شده است فراوانی آللی براي صفت وزن یک2

باشد که مقدار می59/0هفتگی و براي صفت وزن شش31/0
اي هر دو صفت مورد بررسی متوسط به بالا فراوانی آللی بر

هایی که صفات اقتصادي QTLهاي عمده یا است. ردیابی ژن
تواند تأثیر دهند، میمهم را در حیوانات تحت تأثیر قرار می

روي پیشرفت ژنتیکی صفات اقتصادي این قابل توجهی 
تواند از طریقحیوانات داشته باشد. به عنوان مثال، این اثر می

گذارد، تأثیري که این روش بر دقت ارزیابی حیوانات می
هاي عمده در ). با توجه به اهمیت ردیابی ژن1صورت گیرد (

اند اصلاح نژاد دام محققین زیادي مبادرت به این کار داشته
که در این میان نتایج حاصل از این پژوهش با نتایج علیجانی 

ه براي صفت داري تفرق ژن عمد) که معنی2و همکاران (
وزن بدن را در مرغان بومی مازندران با استفاده از روش آنالیز 

سزي لوسکی و چنین نتایج همتأیید کرد، تفرق بیزي
) که تفرق ژن عمده براي صفت وزن بدن در دو 17(همکاران

گذار شامل لگهورن و نیوهمشایر با استفاده ي مرغ تخمسویه
داد مطابقت داشت. با توجه از روش آنالیز تفرق بیزي را نشان

که تفرق ژن عمده براي صفت وزن بدن در سنین به این
مختلف با استفاده از روش آنالیز تفرق بیزي به عنوان 

هاي عمده در این مطالعه و ترین روش در ردیابی ژنتوانمند
گران تأیید شده، این مطلب چنین مطالعات سایر پژوهشهم

هاي عمده مؤثر بر این یابی ژنگر را در رداطمینان پژوهش
دهد. لازم به صفت با استفاده از مطالعات ژنومی افزایش می

دست آمده ذکر است که به منظور افزایش اطمینان از نتایج به
هاي آزمایشگاهی براي هاي آماري، استفاده از روشاز روش

هاي عمده ضروري به نظر می رسد. شناسایی ژن

براي لاین تجاري گوشتیهاي واریانساي براي اثرات ژنگاه ژن عمده و نسبتهاي پسین حاشیهیعخصوصیات توز- 2جدول
Table 2. Marginal posterior distribution characteristics for the effect of major gene locus and the proportion of

variance for the commercial broiler line
95% HPDR Right 95% HPDR Left P.S.D. P.M. صفت

BW
85/1 98/3 30/0 68/2 σ2

e

48/4 75/7 37/0 81/5 σ2
poly

82/2 16/5 45/0 97/3 σ2
major

BW6
21/17690 64/18045 22/91 76/17695 σ2

e

82/3822 63/3453 66/86 34/3464 σ2
poly

46/49082 01/52457 93/9428 15/27305 σ2
major

P.M. ،میانگین پسین :P.S.D. ،انحراف استاندارد مونته کارلوپسین :HPDR95 بدست آمده از توزیع هاي پسین 95درصد:  نواحی بالاترین چگالی پسین در سطح %
σ2، ايحاشیه

eواریانس باقیمانده : ،polyg
2σ:و واریانس پلی ژنσ2

majorژن عمده: واریانس
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174.......... ...................................................................یک لاین تجاري گوشتی با استفاده از در هفتگیششو گیروزیکصفات وزن هاي عمده شناسایی ژن

هفتگیششو وزن روزگییکژن صفات وزن ه و بخش پلیپذیري ژنگاه ژن عمدوراثت- 3جدول 
Table 3. The heritability of major gene locus and polygenic part for birth day weight and six weeks age weight traits

h2صفت
polygh2

major

BW47/032/0
BW607/056/0

h2
polyg :ژنیک (نسبت واریانس پلیVpolygenic/ VTotal و (h2

major :) نسبت واریانس ژن عمده افزایشیVAdditive/ VTotal(

تجاري لاینتگی روزگی و وزن شش هفژن صفات وزن یکاي واریانس جایگاه ژن عمده و جایگاه پلیهاي پسین حاشیهتوزیع-1شکل 
مطالعهگوشتی مورد 

Figure 1. Marginal posterior distributions of the major gene and polygenic locus variance for body weight at birth and
six weeks of age in studied commercial broiler line

منابع
1. Argente, M.J., A. Blasco, J.A. Ortega, C.S. Haley and P.M. Visscher. 2003. Analyses for the presence

of a major gene affecting uterine capacity in unilaterally ovariectomized rabbits. Genetics Society of
America. 163:1061-1068.

2. Alijani, S., H. Mehrabani Yeganeh, A. Nejati Javaremi, G.H. Rahimi and L.L.G. Janss. 2010.
Bayesian segregation analysis to detect major genes influencing four economically important traits in
two Iranian native pedigreed chickens. The 10th Iranian Statistical Conference. University Tabriz.
Iran.

3. Blasco, A. 2001. The bayesian controversy in animal breeding. Journal of Animal Science, 79: 2046-
2023.

4. Cemal, İ. and O. Karaca. 2005. Power of some statistical tests for the detection of major genes in
quantitative traits: I. Tests of variance homogeneity. Hayvansal Üretim. 46: 40-46.

5. Doerge, R.W. 2002. Mapping and analysis of quantitative trait loci in experimental populations.
Nature Reviews Genetics, 3: 43-52.

6. Elston, R.C. and J. Stewart. 1973.The analysis of quantitative traits for simple genetic models from
parental, F1and backcross data. Genetics, 73: 695-711.

7. Falconer, D.S. and T.F.C. Mackay. 1996. Introduction to quantative genetics. Longman.
8. Ghorbani, Sh., M.A. Kamali, M.A. Abbasi and F. GhafouriKesbi. 2012. Estimation of maternal

effects on some economic traits of north Iranian native fowls using different models. Journal of
Agricultural Science and Technology, 14: 95- 103.

9. Hill, W.G. and S. Knott. 1987. Identification og genes with large effects. Proceeding of the
international symposium on advances in statistical methods for genetic improvement of livestock, 517
pp.

10. Janss, L.L.G. 2007. “iBay manual version 1.33”.http://www. lucjanss.com/ Docs/iBay Manual 133
pdf.

11. Janss L., R. Thompson and A. Van Arendonk. 1995. Application of gibbs sampling for inference in a
mixed major gene-polygenic inheritance model in animal populations. Theoretical and Applied
Genetics, 91: 1147-1137.

 [
 D

O
I:

 1
0.

29
25

2/
ra

p.
8.

15
.1

71
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 r
ap

.s
an

ru
.a

c.
ir

 o
n 

20
25

-0
7-

03
 ]

 

                               4 / 6

http://dx.doi.org/10.29252/rap.8.15.171
http://rap.sanru.ac.ir/article-1-769-en.html


175......... ......................................................................................................................................1396/ بهار 15پژوهشهاي تولیدات دامی سال هشتم/ شماره 

12. Jennen, D.G., A.L. Vereijken, H. Bovenhuis, R.P. Crooijmans, A. Veenendaal, J.J. Van Der  Poel and
M.A. Groenen. 2004. Detection and localization of quantitative trait loci affecting fatness in broilers.
Poultry Science, 83: 295-301.

13. Morton, N. and C. MacLean. 1974. Analysis of family resemblance.3. Complex segregation of
quantitative traits. American Journal of Human Genetics, 26: 489 pp.

14. Ochial, A., T. Ishida, K. Oyama and F. Mukai. 2005. Trial for detection carriers with major genes in a
selected layer line. Animal Science Journal, 76: 195-201.

15. Salimi, S., A. Pakdel and H. MehrabaniYeganeh. 2012. Effects of fitting different animal models on
estimations of genetic parameters of body weight at 6 weeks in a commercial broiler line. The 5th

Iranian congress on animal science. Isfahan. Iran, 511-516 pp.
16. Scott, D.W. 1992. Multivariate density estimation.Wiley and sons.New York.
17. Szydlowski, M. and T. Szwaczkowski. 2001. Bayesian segregation analysis of production traits in two

strains of laying chickens. Poultry Science, 80: 125-131.
18. Yousefi zonoz, A., S. Alijani and H. Mohammadi. 2013. Estimatin genetic parameters for production

and reproduction traits of Iranian native chickens using Beysian method via Gibbs sampling. Animal
Production Research of Sari, 8: 91-99.

19. Zerehdaran, S., S. Alijani and M. Salehinasab. 2016. Detection major genes for some economic traits
in native fowl of Yazd province using different statistical methods. Animal Production Research of
Sari, 13: 163-170.

 [
 D

O
I:

 1
0.

29
25

2/
ra

p.
8.

15
.1

71
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 r
ap

.s
an

ru
.a

c.
ir

 o
n 

20
25

-0
7-

03
 ]

 

                               5 / 6

http://dx.doi.org/10.29252/rap.8.15.171
http://rap.sanru.ac.ir/article-1-769-en.html


Research on Animal Production Vol. 8, No. 15, Spring 2017 ……………………..................................................….......…….……. 176

Detection of Major Genes for Body Weight Traits at Birth and Six Weeks of Age in
a Commercial Broiler Line using Bayesian Segregation Method

Fatemeh Sarbazshendi1, Abbas Pakdel2, Hasan Mehrabani Yeganeh3 and Sadegh Alijani4

Abstract
At the present study in order to detect major genes in a commercial broiler line Bayesian

method as the most powerful statistical method in detection of major genes was used. After
preliminary data editing, data of body weight (BW) at birth and six weeks of age of 14 and 35
generations respectively were analyzed using iBay software. The results verified segregation of
major gene for two economical traits investigated at the current study. Compared to the effect of
major genes, the polygenic effect on BW at birth which is highly biased by maternal genetic
factors was proved to be stronger. However, our results confirmed that the role of major genes
in determining BW at six weeks of age was more impactful than that of polygenic part, which
highlights the importance of direct genetic effect on the trait. In this study, results of Bayesian
segregation analysis confirm the segregation of major genes for the two traits, BW at birth and
six weeks of age, which potentially paves the way for future studies to detect major genes.

Keywords: Bayesian segregation analysis, Commercial broiler line, Major gene
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